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摘要 :【 目 的 前 期 研究 中 发 现 的 一 个 家 看 Bombyx mori C/D box snoRNA Bm-15 能 够 与 类 Notch 受 
体 基 因 (Notch-like receptor gene, NLR) 发 生体 外 互 作 。 本 研究 旨 在 了 解 家 看 中 snoRNA Bm-15 与 
NLR 的 互 作 机 制 。【 方 法 ] 利 用 实时 荧光 定量 PCR 检测 snoRNA Bm-15 和 NLR E RAH R AAA 
忠 不 同 发 育 阶段 的 表达 谱 ; 利 用 原 位 杂交 鉴定 snoRNA Bm-15 与 NLR 在 BmN4 细胞 中 的 定位 ,以 探 
索 两 者 之 间 的 互 作 机 制 。【 结果】 表达 谱 分 析 发 现 ,snoRNA Bm-15 及 MR 在 家 蚕 幼虫 期 的 表达 趋 
势 基本 一 致 , 均 呈 现 先 下 降 后 上 升 的 趋势 ,2 龄 幼虫 中 表达 量 最 低 。 在 家 看 化 肾 过 程 中 ,snoRNA 
Bm-15 表达 量 呈 现 逐 渐 下 降 的 趋势 ,到 处 女 蛾 时 表达 量 最 低 。 而 NLR 在 肉 虫 化 晴 后 第 1 天 表达 量 
最 低 , 处 女 蛾 中 表达 量 最 高 。 利 用 原 位 杂交 进行 细胞 定位 发 现 ,snoRNA Bm-15 不 仅 存在 于 BmN4 
细胞 核 中 ,在 细胞 质 中 也 有 分 布 ;而 NLR 则 大 部 分 分 布 于 细胞 核 中 ,与 Bm-15 在 核 内 有 位 置 重 登 。 
【结论 ) 首次 在 鳞 翅 目 昆虫 中 发 现 一 个 snoRNA Bm-15 同时 存在 于 细胞 核 和 细胞 质 中 ,与 其 互 作 的 
基因 NLR 则 主要 存在 于 细胞 核 中 ,与 Bm-15 有 位 置 重 司 。 二 者 在 家 乔 幼 虫 阶段 存在 一 致 的 表达 模 
式 , 在 化 肾 及 化 蛾 过 程 中 存在 相反 的 表达 模式 ,提示 snoRNA Bm-15 与 NLR 在 家 看 不 同 发 育 阶段 可 
能 存在 不 同 的 互 作 模 式 。 
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Cellular location of snoRNA Bm-15 and its interaction with Notch-like 


receptor gene in the silkworm, Bombyx mori 
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LI Dan-Dan”’* (1. School of Life Sciences, Zhengzhou University, Zhengzhou 45001, China; 2. Henan 
Key Laboratory of Insect Biology in Funiu Mountain, Nanyang Normal University, Nanyang, Henan 
473061 , China) 

Abstract: [Aim] In a previous study, we found that a C/D box snoRNA Bm-15 of the silkworm, 
Bombyx mori, could interact with the Notch-like receptor gene NLR in vitro. This study aims to further 
investigate the mechanisms of interaction between snoRNA Bm-15 and NLR in B. mori. [Methods] The 
expression profiles of snoRNA Bm-15 and NLR in B. mori at different developmental stages of larva, 
pupa and adult were detected by real-time quantitative PCR. Meanwhile, the cellular location of snoRNA 
Bm-15 and NER was detected by in situ hybridization in BmN4 cells to explore the interaction between 
them. [Results] Expression profiles showed that the expression trends of snoRNA Bm-15 and NLR were 
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consistent during larval development of the silkworm, decreasing first and then increasing, with the lowest 


expression level in the 2nd instar larvae. During pupation and eclosion, the expression level of snoRNA 


Bm-15 gradually declined, with the lowest expression level in virgin moths. But NER showed the lowest 


expression level in the 1 day-old female pupae and the highest expression level in virgin moths. Cellular 


localization revealed that snoRNA Bm-15 was not only located in the nucleus of BmN4 cells but also in 


the cytoplasm, while NZR was distributed mainly in the nucleus with overlap with snoRNA Bm-15. 


【 Conclusion] This is the first report that a snoRNA Bm-15 exists in both nucleus and cytoplasm in 


lepidopteran insects, and its interacting gene NLR is mainly in the nucleus and overlapped with snoRNA 


Bm-15. snoRNA Bm-15 and NER have consistent expression patterns in the larval stage of the silkworm, 


but show opposite expression patterns during pupation and eclosion, suggesting that snoRNA Bm-15 and 


NER might have different interaction modes in different developmental stages of the silkworm. 


Key words: Bombyx mori; development; snoRNA; Bm-15; expression profile; cellular location 


核 仁 小 RNA (small nucleolar RNAs, snoRNAs) 
是 长 度 在 60 ~ 300 nt 之 间 ,在 细胞 核 内 聚集 的 一 大 
类 非 编码 RNA (non-coding RNAs，ncRNAs) 。 依 气 
其 功能 元 件 的 不 同 ,snoRNA 主要 可 分 为 两 大 类 :C/ 
D box RNA 和 H/ACA box snoRA ,分 别 能 够 指导 
rRNA 的 2 -0- 核 糖 甲 基 化 修饰 和 假 尿 喀 喧 化 修饰 
(Filipowicz et al.，1999 ) 。 近 年 来 随 着 越 来 越 多 
snoRNA 研究 的 深入 ,发现 snoRNAs 具有 多 样 化 的 
功能 。 首 先 snoRNA 可 作为 miRNA 的 前 体 ,通过 加 
工 出 成 熟 的 miRNA 发 挥 作 用 (Ender et al., 2008; 
Taft et al., 2009; Martens-Uzunova et al., 2013; Bai 
et al., 2014; Wang et al., 2016; Swiatowy and 
Jagodzinski, 2018), 如 2008 年 第 一 个 发 现 的 
snoRNA ACA45 可 以 通过 dicer 依赖 的 方式 加 工 成 
一 个 miRNA, 抑制 周期 依赖 性 激酶 11a ( cyclin- 
dependent kinase 11a) 的 表达 (Ender et al., 2008) ; 
又 如 , snoRNA-93 可 以 加 工 出 miRNAs sdRNA-93, 
sdRNA-93 通过 与 哌 啶 酸 氧 化 酶 (Pipox)3'-UTR F. 
作 ,抑制 Pipox 表达 ,加 速 乳 腺 瘤 的 恶化 (Patterson et 
al.，2017 ) 。 其 次 , snoRNA 可 以 参与 到 pre-mRNA 
的 选择 性 剪接 和 RNA 编辑 过 程 中 (Khanna and 
Stamm, 2010; Li and Fox, 2016; Falaleeva et al., 
2017; Bratkovic et al., 2018) ,如 最 早 发 现 的 具有 选 
择 性 剪接 功能 的 snoRNA HBIL52 ,能 够 参与 血清 素 
受 体 2C 的 选择 性 剪接 和 RNA 编辑 ,从 而 参与 普 拉 
德 威 利 综合 征 (Prader-Willi syndrome ) 的 发 生 (Runte 
et al., 2005; Kishore and Stamm, 2006) ;又 如 ,具有 
双 功 能 的 SNORD27 ,不 仅 能 够 指导 18S rRNA 的 第 
27 位 腺 味 叭 核酸 的 2'-0- 核 糖 甲 基 化 修饰 ,而 且 可 
以 通过 序列 互补 特性 结合 在 转录 因子 E2F7 的 pre- 
mRNA 上 ,影响 其 选择 性 剪接 (Falaleeva et al., 

























































































2016) 。 此 外 ,snoRNA 还 具有 氧化 应 激 反应 等 其 他 
生物 学 功能 ,Jorjani 等 发 现 ,在 应 激 条 件 下 snoRNA 
从 细胞 核 累积 转化 为 细胞 质 累 积 , 进入 胞 质 的 
snoRNA 通过 与 mRNA 互 作 ,调节 基因 的 表达 
(Jorjani et al., 2016; D’ Souza et al., 2018). 
snoRNA 功能 的 实现 与 其 细胞 定位 密切 相关 ， 
snoRNA 参与 TRNA 加 工 修饰 的 过 程 多 在 细胞 核 内 
完成 ,而 一 些 具 有 miRNA 前 体 功 能 的 snoRNA ,如 需 
要 通过 dicer 依赖 的 方式 产生 小 RNA ,就 必须 运输 
至 细胞 质 中 才能 完成 。 因 此 , 了解 snoRNA 的 细胞 
定位 是 解析 其 功能 的 第 一 步 。 

实验 室 在 前 期 研究 中 发 现 一 个 家 大 Bombyx 
mori C/D box snoRNA Bm-15 除了 能 够 指导 18S 
rRNA 的 第 434 位 胞 喀 啶 (C) 的 甲 基 化 修饰 外 ,还 能 
Aj Notch 信号 通路 的 类 Notch 受 体 基 因 ( Notch- 
like receptor gene, NLR) 发 生体 外 互 作 (Li er al., 
2011; 李 新 梅 等 ，2018 )。 为 进一步 研究 家 看 
snoRNA Bm-15 的 细胞 定位 及 与 类 Notch 受 体 基因 
的 互 作 关系 ,以 揭示 snoRNA Bm-15 的 功能 ,我 们 对 
Bm-15 及 NLR 在 家 和 蛋 不 同 发 育 时 期 的 表达 谱 进 行 
了 分 析 , 同 时 设计 snoRNA Bm-15 和 NER 的 原 位 杂 
交 探 针 , 在 家 看 BmN 细胞 系 中 对 二 者 进行 定位 ,为 
深入 解析 snoRNA Bm-15 的 功能 提供 科学 依据 。 







































































1 材料 与 方法 


1.1 供 试 细胞 系 

所 用 细胞 系 为 家 看 BmN4 细胞 系 ,由 华南 农业 
大 学 孙 京 臣 教 授 惠 赠 。 
1.2 主要 试剂 

Trizol RNA 提取 试剂 (Invitrogen ) , cDNA 反 转 
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录 试 剂 盒 (TaKaRa ) ，FastStart Universal SYBR Green 
BEIGE He PCR 试剂 (Roche) ，0. 05% Triton X-100 
(Sigma), 5% BSA( Sigma), DAPI( Sigma) 。 
1.3 实时 荧光 定量 PCR 

选取 不 同 发 育 时 期 的 家 乍 幼虫 . 肾 和 成 虫 取样 ， 
其 中 1 龄 和 2 龄 取 整 虫 ,3 -5 龄 幼虫 解剖 后 除去 肠 
道内 容 物 整 虫 取样 , 晴 和 成 虫 整 虫 取样 。 取 样 时 间 
点 为 : 1 龄 幼虫 第 2 天 , 1 龄 眠 ,2 龄 幼虫 第 2 天, 2 
HONK, 3 龄 幼虫 第 2 天 , 3 WIR, 4 龄 幼虫 第 2 天 ,4 
BAR, 5 龄 幼虫 第 3 天 , 师 ( 分 为 肉 、 雄 晴 , 化 晴 后 1, 
2, 5 和 9 d) 和 成 虫 (雌雄 处 女 蛾 ) 。 不 同时 间 点 的 






















































































材料 采用 Trizol 法 提取 总 RNA。 取 2 pg 总 RNA, 利 
用 随机 引物 和 TaKaRa PrimeScript™ II Ist Strand 
cDNA Synthesis Kit 合成 cDNA 第 1 #8, PCR 反应 体 
系 (10 pl): cDNA 0.5 pL， 上 下 游 引物 终 浓度 为 
0.5 pmol/L, FastStart Universal SYBR Green Mix 
(Roche) 5 pL. PCR 反应 所 用 条 件 : 95°C 变性 30 s, 
55% 退 火 30 s, 72°C 延伸 30 s, PI 40 个 循环 ,所 
用 引物 如 表 1 所 示 。U6 和 actinA3 分 别 为 snoRNA 
Bm-15 及 NLR 的 内 参 基 因 , 实 验 独立 生物 学 重复 3 
次 ,技术 重复 3 次 ,数据 为 3 次 独立 生物 学 实验 平均 
数 分 析 结 果 。 

















R1 引物 信息 
Table 1 Primer information 
基因 CenBank 登录 号 引物 序列 (5' -37) 
Genes GenBank accession no. Primer sequences 
snoRNA F: ATTCAATGATGATACAATGCTTTATG 
GU247267 
Bm-15 R: AAATTCAGCCATCCAAGGAAGTT 
F: ATGAAGTCATCGAGGTATTGCGGCAAC 
NLR XM_012688666 
R: TTCCTTGGATGTGAACGTCTGCGAC 
F: CTAAAATTGGAACGATACAG 
U6 AY649381 
R: ATTTTGCGTGTCATCCTT 
F: TAGACAATGGCTCCGGTAT 
actinA3 BMU49854 R 


1.4 细胞 培养 及 原 位 杂交 

BmN4 细胞 在 含有 10% FBS 的 Grace 培养 基 
(Gibco) 中 28% fH YMC GFE. RPM ALIA BI] 80% 融 
合 度 时 进行 原 位 杂交 ,使 用 snoRNA Bm-15 原 位 杂 
交 探 针 序 列 为 5'-CATCCAAGGAAGTTTGAAATGC 
GTGGTAATCATGGTTGCGCATTCATAAAGCATTGTA- 
3 ,3 ' 带 有 cyanine-3 ( Cy3 ) 荧光 基 团 ; NLR 原 位 杂交 
PRET FRSA 5’-GACACGGAAGGCTTGCGGATACCGA 
GGCGCGTGAGCAGCGTGCGCGGCGCCGACTCCTG3’, 
Sir Ag EE REE RC FITC) SER. AH HIG Fr A 
PBS 洗 2 次 ,4% 多 聚 甲 醛 室 温 固 定 20 min ,0. 05% 
Triton X-100 室温 通 透 S min, H 0.5 pmol/L 的 探 
针 室温 孵育 14h, 加 入 10 pL 抗 闯 光 狸 灭 液 , 封 片 , 激 
光 共 聚焦 显微镜 (Nikon TE2000-E ) 检测 RNA 在 细 
胞 中 的 位 置 。 
1.5 数据 分 析 

数据 统计 与 分 析 方 法 同 李 新 梅 等 (2018 ) 。 


2 结果 


2.1 snoRNA Bm-15 及 NLR 在 家 等 幼虫 阶段 的 表 
Ai 





























为 了 进一步 研究 snoRNA Bm-15 的 功能 ,我 们 


: CCAGTTAGTGACGATTCC 


首先 对 snoRNA Bm-15 及 NLR 在 家 看 不 同 发 育 阶段 
的 表达 情况 进行 了 研究 。 结 果 如 图 1 所 示 , snoRNA 
Bm-15 在 幼虫 发 育 过 程 中 呈现 先 下 降 后 上 升 的 趋 
势 ,snoRNA Bm-15 在 1 龄 幼虫 中 表达 量 最 高 ,2 龄 
幼虫 中 表达 量 最 低 ,3 龄 后 表达 量 又 逐渐 上 升 。 在 
1 -4 龄 眠 期 ,snoRNA Bm-15 表达 趋势 同 其 幼虫 期 中 
的 趋势 ,snoRNA Bm-15 在 1 HOUR AC AEP RIK Bt Re 
高 ,甚至 高 于 其 在 1 龄 幼 中 的 表达 量 , 在 2 BIRKE 
中 表达 量 最 低 。NLR 在 家 乍 幼虫 中 表达 情况 类 似 于 
snoRNA Bm-15 ,也 呈现 先 下 降 后 上 升 的 趋势 ,其 在 1 
冷 幼虫 中 表达 量 最 高 ,在 2 龄 幼虫 中 表达 量 最 低 , 但 
区 别 于 snoRNA Bm-15 ,VR 在 1 龄 幼虫 中 的 表达 量 
高 于 其 在 1 龄 眠 家 乔 中 的 表达 量 。snoRNA Bm-15 
与 NLR 在 幼虫 中 表达 趋势 上 的 一 致 性 提示 二 者 在 
幼虫 阶段 可 能 存在 协同 作用 。 
2.2 snoRNA Bm-ls 及 NLR 在 家 等 晴 及 成 虫 阶段 
的 表达 谱 

我 们 同时 在 家 春 肾 和 成 虫 阶段 研究 了 snoRNA 
Bm-15 和 NLR 的 表达 谱 , 结 果 如 图 2 所 示 , 在 家 看 
ME RABINE snoRNA Bm-15 表达 量 呈 现 逐 渐 下 
降 的 趋势 ,到 处 女 蛾 时 表达 量 最 低 。 在 雄 虫 化 肾 过 
程 中 snoRNA Bm-15 的 表达 趋势 与 雌 虫 相似 ， 但 在 
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1 荧光 定量 PCR 检测 snoRNA Bm-15 (A) 及 NLR(B) 在 家 春 幼 虫 发 育 阶 段 的 表达 谱 
Fig. 1 Expression profiles of snoRNA Bm-15 (A) and NER (B) in larval development of 
Bombyx mori detected by real-time quantitative PCR 
2d L1: 1 龄 第 2 天 Day 2 of the 1st instar; 2d L2; 2 #5 2 天 Day 2 of the 2nd instar; 2d L3: 3 #28 2 天 Day 2 of the 3rd instar; 2d L4; 4 BE 2 
天 Day 2 of the 4th instar; 3d L5: 5 龄 第 3 K Day 3 of the Sth instar; 1st M: 1 HSH 1st molt; 2nd M: 2 HK 2nd molt; 3rd M: 3 HSA 3rd molt; 4th 
M: 4 龄 眼 4th molt. snoRNA Bm-15 和 NER 的 内 参 基 因 分 别 为 V6 和 actinA3., U6 and actinA3 were used as the negative control for snoRNA Bm-15 
and NLR, respectively. 
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图 2 WICE PCR 检测 snoRNA Bm-15(A) & NLR (B) 在 家 短 师 及 成 虫 阶段 的 表达 谱 
Fig. 2 Expression profiles of snoRNA Bm-15 (A) and NLR (B) in pupa and adult of 
Bombyx mori detected by real-time quantitative PCR 
FP1 -9: 分 别 为 1 -9 日 龄 肉 肾 1 -9 day-old female pupa, respectively; MP1 -9: 分 别 为 1 -9 H des HEA 1 -9 day-old male pupa, respectively; FA: 
雌 处 女 蛾 Virgin female moth; MA: 雄 人 处 女 蛾 Virgin male moth. U6 和 actinA3 分 别 为 snoRNA Bm-15 和 NLR 内参 基因 。U6 and actinA3 were used 
as the negative control for snoRNA Bm-15 and NLR, respectively. 





肾 期 第 2 天 出 现 一 个 高 表达 峰 。 区 别 于 snoRNA ”RNA 一 般 位 于 细胞 核 中 (Filipowicz et al., 1999) ,但 
Bm-15 , NER EM BEMER 1 天 表达 量 最 低 ,而 在 本 研究 结果 显示 ,snoRNA Bm-15 除了 在 细胞 核 及 核 
同一 时 间 点 snoRNA Bm-15 表达 量 最 高 。 在 仁 中 聚集 外 ,在 细胞 质 中 也 有 分 布 。 有趣 的 是 ,NLR 
snoRNA Bm-15 表达 量 最 低 的 处 女 蛾 中 ,NLR 表达 量 。 作为 编码 基因 ,理论 上 应 该 位 于 细胞 质 中 ,但 原 位 林 
最 高 。 在 雄 虫 化 师 至 化 蛾 过 程 中 ,snoRNA Bm-15 R  ” 交 结 果 显 示 其 大 部 分 位 于 细胞 核 中 ,与 snoRNA Bm- 
达 量 呈现 逐渐 下 降 的 趋势 ,在 snoRNA Bm-15 表达 量 15 在 细胞 核 同 一 位 置 具有 较 好 的 重合 性 ,提示 二 者 
BRA MEME A NLR 表达 量 最 高 。snoRNA Bm-15 与 ”可 能 在 细胞 核 中 产生 一 定 的 相互 作用 , 互 作 机 制 如 
NER 在 家 乍 化 师 尤 其 在 蛾 中 相反 的 表达 趋势 提示 在 ， 何 还 需要 更 深入 的 研究 。 
家 看 不 同 发育 阶 段 二 者 可 能 存在 不 同 的 互 作 关系 。 
2.3 snoRNA Bm-15 及 NLR 在 BmN4 细胞 中 的 定位 3 讨论 

为 了 进一步 探索 snoRNA Bm-15 与 NLR 的 互 作 
方式 ,利用 原 位 杂交 鉴定 snoRNA Bm-15 与 NLR 在 随 着 人 们 对 基因 组 认识 的 深入 , 越 来 越 多 具有 
BmN4 细胞 中 的 定位 ,结果 如 图 3 所 示 。 核 仁 小 新 功能 的 核 仁 小 RNA 得 到 鉴定 ,其 参与 疾病 发 生 及 
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Fig. 3 In situ hybridization result of snoRNA Bm-15 and NLR in BmN4 cells 
Mock; 白光 下 细胞 状态 Cell status under white light; DAPI: DAPI 染色 显示 细胞 核 Cell nucleus stained with DAPI. Bm-15-Cy3: 标记 有 Cy3 AY 
snoRNA Bm-15 原 位 杂交 探 针 在 细胞 中 的 分 布 情况 Distribution of snoRNA Bm-15 in situ hybridization probe labeled with Cy3 in the cell; Bm-15-Cy3 
+ DAPI; Bm-15-Cy3 和 DAPI 合并 后 细胞 状态 Overlay image of cell status with Bm-15-Cy3 and DAPI; NLR-FITC: 标记 有 FITC 的 NLR 原 位 杂交 探 
针 在 细胞 中 的 分 布 情况 Distribution of NLR in situ hybridization probe labeled with FITC in the cell; NLR-FITC + DAPI; NLR-FITC #1 DAPI 合并 后 细 
胞 状态 Overlay image of cell status with NLR-FITC and DAPI; NLR-FITC + Bm-15-Cy3; NLR-FITC 和 Bm-15-Cy3 合并 后 细胞 状态 Overlay image of 
cell status with NLR-FITC and Bm-15-Cy3; Merge; DAPI, Bm-15-Cy3 和 NLR-FITC 合并 后 细胞 状态 Overlay image of cell status with DAPI, Bm-15- 





Cy3 and NER-FITC. 


其 他 生物 学 过 程 的 机 制 也 逐渐 被 揭示 ( Romano et 
al., 2017; Tiku et al., 2017; Li et al., 2019), Zhou 
等 发 现在 白血病 细胞 中 ,伴随 着 C/D box snoRNA 的 
全 局 丧失 ,细胞 rRNA 2'-O 核糖 甲 基 化 水 平 下降 , 导 
FE A REX HEJER FRF, EER SNORDI4D 
或 SNORD35A 后 能 够 在 体外 抑制 白血病 细胞 克隆 
的 形成 ,并 在 体内 延迟 白血病 的 发 生 (Zhou et al., 
2017) 。 另 外 , 核 仁 作为 细胞 应 激 反应 的 关键 部 位 ， 
snoRNA 在 细胞 应 激 反 应 中 也 发 挥 重 要 的 功能 。 
Jorjani 等 发 现 , 在 应 激 条 件 下 snoRNA 从 细胞 核 累 
积 转 化 为 细胞 质 累 积 ,进入 胞 质 的 snoRNA 通过 与 
mRNA 互 作 ,调节 基因 的 表达 (Jorjani et al., 2016; 
D'Souza et al., 2018 ) 。 本 研究 发 现 ,家 和 奎 中 一 个 CA 
D box snoRNA Bm-15 不 仅 存 在 于 细胞 核 中 ,在 细胞 
质 中 也 有 分 布 (图 3) 。 而 能 够 与 其 在 体外 产生 互 作 
的 类 Notch 受 体 基 因 NLR 则 大 多 分 布 于 细胞 核 中 ， 
与 Bm-15 在 核 中 有 位 置 重 辣 ,Notch 信号 通路 是 广 
泛 存 在 于 各 种 生物 体内 ,参与 细胞 分 化 .增殖 和 调 亡 
的 保守 信号 通路 。Notch 蛋白 是 一 个 保守 的 跨 膜 受 
体 蛋 白 ,包括 胞 外 部 分 、 跨 膜 区 和 胞 内 部 分 , 胞 内 部 
分 含有 29 ~ 36 个 串联 的 ECF 重复 序列 (Bray， 


















































1998) 。 我 们 获得 的 类 Notch 受 体 基因 XM _ 
012688666 Æ 3 个 串联 的 EGF 结构 域 , 但 其 蛋白 产 
物 目前 未 知 , 因 此 不 能 判定 其 在 蛋白 水 平 还 是 RNA 
水 平 发 挥 作 用 。 我 们 之 前 的 研究 结果 表明 二 者 的 
RNA 可 在 体外 产生 互 作 (Li et al., 2011 ) ,本 实验 进 
一 步 获得 二 者 的 互 作 部 位 主要 存在 于 细胞 核 中 , 那 
么 该 NLR 基因 是 以 非 编 码 RNA 的 身份 发 挥 作 用 还 
是 编码 基因 的 身份 发 挥 作用 ,其 如 何在 核 内 与 
snoRNA Bm-15 互 作 还 有 待 后 续 实 验 深 入 分 析 。 研 
究 二 者 在 家 不 不 同 发 育 时 期 的 表达 谱 发 现 , Bm-15 
及 NLR 在 幼虫 期 的 表达 趋势 基本 一 致 ,但 在 化 晴 及 
化 蛾 过 程 中 尤其 是 蛾 期 呈现 相反 的 表达 趋势 ,提示 
二 者 在 家 和 在 不 同 发 育 阶段 可 能 存在 不 同 的 互 作 关 
系 。 本 研究 首次 在 鳝 翅 目 昆虫 家 和 春 中 发 现 一 个 在 细 
胞 核 和 细胞 质 中 同时 存在 的 snoRNA ,其 与 类 Notch 
受 体 基因 的 RNA 在 细胞 核 中 有 位 置 重 释 ,说明 
snoRNA 除了 指导 rRNA 修饰 外 ,可 能 具有 新 的 功 
能 ,具体 的 作用 机 制 如 何 还 需要 更 深入 的 研究 。 
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